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　 　 摘要:　 为了更好地解析里氏木霉和黏绿木霉在次生代谢产物关键基因方面的差异ꎬ以非核糖体肽合成酶

(ＮＲＰＳ)为例ꎬ通过 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 预测网站对上述 ２ 种木霉开展次生代谢产物基因找寻ꎮ 结果表明ꎬ里氏木霉中含有

８７ 个 ＮＲＰＳ 蛋白ꎬ而黏绿木霉中含有 ２１４ 个 ＮＲＰＳ 蛋白ꎬ后者明显高于前者ꎻ同时ꎬ利用 ＰｒｏｔＣｏｍｐ ｖ９.０、ＰＨＤ 等生物

信息学预测网站对上述木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白进行亚细胞定位、理化性质以及二级结构等特征分析ꎬ明确 ２ 种木霉中

ＮＲＰＳ 蛋白具有以下共同特征:理论等电点多集中在 ５􀆰 ０１ 至 ７􀆰 ００ 之间ꎬ不稳定性系数多集中在 ３０􀆰 ０１ 至 ５０􀆰 ００ 之

间ꎬ高达 ７５％以上的蛋白质属于亲水性蛋白质ꎬ而二级结构组成特征则以 α 螺旋为主ꎬ转运肽情况尚未明确ꎬ保守

结构域较多ꎬ亚细胞定位多集中在线粒体等ꎮ
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　 　 里氏木霉(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ)与黏绿木霉(Ｔｒｉ￣
ｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｅｎｓ)均属于木霉属真菌中的重要种类ꎬ
分别在工业、农业生产方面发挥着重要作用[１￣２]ꎮ 里

氏木霉 ＱＭ６ａ 作为重要的工业菌株ꎬ在实现植物组

织降解及利用方面发挥着重要作用ꎬ黏绿木霉

ＧＶ２９￣８ 作为木霉属中重要的生防菌株之一ꎬ其在抑

制植物病原菌生长发育方面具有重要的作用ꎮ ２００３
年ꎬ国外学者首次通过转录组学研究对里氏木霉野

生型 ＱＭ６ａ 开展了全局性分析[３]ꎬ之后里氏木霉

ＱＭ６ａ 以及黏绿木霉 ＧＶ２９￣８ 的全基因组序列得以

释放[２ꎬ４]ꎬ为开展深入分析提供了重要的数据支撑ꎮ
前人研究发现黏绿木霉对立枯丝核菌(Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ
ｓｏｌａｎｉ) [５]、终极腐霉(Ｐｙｔｈｉｕｍ ｕｌｔｉｍｕｍ) [６] 等植物病

原菌均有较好的抑制作用ꎮ 针对里氏木霉的突变菌

株开展了大量研究工作[４ꎬ７￣８]ꎬ目前ꎬ里氏木霉己经

成为世界上研究和应用最广泛的纤维素酶工业生产

菌种ꎬ世界各国科学家最初采用物理化学诱变的方

法进行了大量的菌株改良工作ꎬ研发出数十种的工

业菌株[９]ꎮ
非核糖体肽合成酶(ＮＲＰＳ)作为真菌合成次

生代谢物的关键酶ꎬ是由多个催化结构域组成的

高度模块化的肽合成酶ꎬ包括腺苷酰化结构域(Ａ
结构域)、巯基化结构域(Ｔ 结构域)和缩合结构域

(Ｃ 结构域)等[１０] ꎮ 在非核糖体肽( Ｎｏｎ￣ｒｉｂｏｓｏｍａｌ
ｐｅｐｔｉｄｅｓꎬ ＮＲＰ)合成过程中ꎬ首先 Ａ 结构域筛选和

激活底物氨基酸ꎬ其次底物氨基酸被转运并连接

到 Ｔ 结构域ꎬ然后经过 Ｃ 结构域催化形成肽键ꎬ最
后经过多次循环延伸形成多肽链ꎬ在硫酯酶结构

域(ＴＥ 结构域)催化下通过水解的方式从 ＮＲＰＳ
中释放出来ꎮ ＮＲＰ 种类繁多、结构复杂ꎬ在真菌生

长发育、信号传导及致病等过程中都发挥着重要

的作用[１１] ꎮ 前人研究发现ꎬ由苹果斑点落叶病病

菌(Ａｌｔｅｎａｒｉａ ａｌｔｅｒｎａｔａ)产生的 ＡＭ￣毒素[１２] 、玉米圆

斑病病菌 ( Ｃｏｃｈｌｉｏｂｏｌｕｓ ｃａｒｂｏｎｕｍ) 产生的 ＨＣ￣毒
素[１３] ꎬ以 及 玉 米 小 斑 病 病 菌 ( Ｃｏｃｈｌｉｏｂｏｌｕｓ ｈｅｔ￣
ｅｒｏｓｔｒｏｐｈｕｓ) [１４] 、水稻胡麻斑病病菌 ( Ｃｏｃｈｌｉｏｂｏｌｕｓ
ｍｉｙａｂｅａｎｕｓ) [１５] 、 拟 南 芥 黑 斑 病 病 菌 ( Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ
ｂｒａｓｓｉｃｉｃｏｌａ) [１５] 、柑橘褐斑病病菌( Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ａｌｔｅｒ￣
ｎａｔａ) [１６]和禾谷镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ)中

的 ＮＰＳ６ 基因、苹果树腐烂病病菌(Ｖａｌｓａ ｍａｌｉ)的

ＮＰＳ１２ 基因[１１] 均与上述病原真菌的致病性有

关[１７] ꎻ同时ꎬ前人对于硬枝树花(Ｒａｍａｌｉｎａ ｃｏｎｄｕ￣

ｐｌｉｃａｎｓ)地衣型真菌中的 ＮＲＰＳ 基因开展了克隆和

鉴定工作[１８] ꎮ 然而ꎬ学术界尚未见有关里氏木霉

和黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 的数量和理化性质的报道ꎬ也
未见有关具有不同功能的木霉中 ＮＲＰＳ 与其功能

关系的研究报道ꎮ
本研究通过 ＳＭＵＲＦ 网站预测里氏木霉和黏

绿木霉的次生代谢基因分布情况ꎬ获得编码聚酮

化合物合酶(ＰＫＳ)、非核糖体肽合成酶以及萜烯

合酶(ＴＰＳ)等基因簇情况ꎬ进一步利用 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ
对其开展基因组数据分析ꎬ鉴定和注释潜在的编

码 ＰＫＳ、ＮＲＰＳ 以及 ＴＰＳ 的基因ꎬ从而得到上述木

霉中 ＮＲＰＳ 蛋白ꎬ同时ꎬ通过 ＰｒｏｔＣｏｍｐ ｖ９. ０、 ｅｘ￣
ｐａｓｙ、ＰＨＤ 等软件对上述 ＮＰＲＳ 蛋白进行生物信息

学分析ꎬ明确木霉中 ＮＲＰＳ 的亚细胞定位、理化性

质以及二级结构等特征ꎬ为今后深入研究里氏木

霉和黏绿木霉 ＮＲＰＳ 的功能及其作用机制提供理

论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白找寻

首先ꎬ通过 ＳＭＵＲＦ ( Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ Ｕｎ￣
ｋｎｏｗｎ Ｒｅｇｉｏｎｓ Ｆｉｎｄｅｒ) [１９](网址为 ｈｔｔｐ: / / ｓｍｕｒｆ. ｊｃｖｉ.
ｏｒｇ / ｕｐｌｏａｄ.ｐｈｐ)预测里氏木霉 ＱＭ６ａ(全基因组序列

来 源 于 ｈｔｔｐ: / / ｇｅｎｏｍｅ. ｊｇｉ￣ｐｓｆ. ｏｒｇ / Ｔｒｉｒｅ２ / Ｔｒｉｒｅ２.
ｈｏｍｅ.ｈｔｍｌ)和黏绿木霉 ＧＶ２９￣８(全基因组序列来源

于 ｈｔｔｐ: / / ｇｅｎｏｍｅ. ｊｇｉ. ｄｏｅ. ｇｏｖ / ＴｒｉｖｉＧｖ２９ ＿ ８ ＿ ２ / Ｔｒｉｖ￣
ｉＧｖ２９＿８＿２.ｈｏｍｅ.ｈｔｍｌ)的次生代谢基因分布情况ꎬ获
得编码 ＰＫＳ、ＮＲＰＳ、ＴＰＳ 等基因簇情况ꎬ然后利用

ａｎｔｉＳＭＡＳＨ(ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ ＆ Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ Ａｎａｌｙ￣
ｓｉｓ ＳＨｅｌｌ) [２０] (网址为 ｈｔｔｐｓ: / / ｆｕｎｇｉｓｍａｓｈ. ｓｅｃｏｎｄａｒｙ￣
ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ.ｏｒｇ / ＃! / ｓｔａｒｔ)对上述 ２ 种木霉进行基因

组数据分析ꎬ鉴定和注释潜在的 ＰＫＳ、ＮＲＰＳ、ＴＰＳ 等

基因ꎮ
１.２　 ＮＲＰＳ 蛋白理化性质分析

运用蛋白质数据库(网址为 ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｘｐａｓｙ.
ｃｈ / ｔｏｏｌｓ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ.ｈｔｍｌ)分析 ＮＲＰＳ 蛋白的理化性

质ꎬ包括理论等电点、不稳定性系数、总平均亲水性

等ꎬ采用 Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ (网址为 ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ /
ｐｒｏｔｓｃａｌｅ / )分析 ＮＲＰＳ 蛋白的疏水性[２１]ꎮ
１.３　 ＮＲＰＳ 蛋白二级结构分析

采用 ＰＨＤ(网址为 ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｓｂｇ. ｂｉｏ. ｉｃ. ａｃ.
ｕｋ / ｐｈｙｒｅ２ / ｈｔｍｌ / ｐａｇｅ.ｃｇｉ? ｉｄ ＝ ｉｎｄｅｘ)对 ２ 种木霉中
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的 ＮＲＰＳ 蛋白开展二级结构预测及分析[２２]ꎮ
１.４　 ＮＲＰＳ 蛋白转运肽分析

采用 ＴａｒｇｅｔＰ １. １ Ｓｅｒｖｅｒ (网址为 ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴａｒｇｅｔＰ￣１. １ / ｉｎｄｅｘ. ｐｈｐ ) 分 析

ＮＲＰＳ 蛋白的转运肽[２３]ꎮ
１.５　 ＮＲＰＳ 蛋白保守结构域分析

采用 ＳＭＡＲＴ(网址为 ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ￣ｈｅｉｄｅｌ￣
ｂｅｒｇ.ｄｅ / )分析 ＮＲＰＳ 蛋白的保守结构域[２４]ꎮ
１.６　 ＮＲＰＳ 蛋白亚细胞定位分析

采用 ＰｒｏｔＣｏｍｐ ｖ９.０(网址为 ｈｔｔｐ: / / ｐｈｏｂｉｕｓ.ｓｂｃ.
ｓｕ.ｓｅ / )分析 ＮＲＰＳ 蛋白的亚细胞定位情况ꎬ并对分

析数据进行整理归纳ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 黏绿木霉与里氏木霉 ＮＲＰＳ 蛋白数量差异

通过 ＳＭＵＲＦ 及 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 预测和基因注释ꎬ
发现里氏木霉 ＱＭ６ａ 中含有 ３２ 个次生代谢基因簇ꎬ
基因簇的大小为６~ ２１ 个基因ꎬ共涉及 ３９８ 个基因ꎻ
而黏绿木霉 ＧＶ２９￣８ 中则含有 ５９ 个次生代谢基因

簇ꎬ基因簇的大小为４~ ３５ 个基因ꎬ共涉及 ７９３ 个基

因ꎮ 里氏木霉含有 ８７ 个 ＮＲＰＳ 蛋白ꎬ黏绿木霉含有

２１４ 个 ＮＲＰＳ 蛋白(图 １)ꎮ 此外ꎬ里氏木霉和黏绿木

霉中数量较多的次生代谢合成基因都为 Ｔ１ＰＫＳ 和

ＮＲＰＳꎬ但黏绿木霉含有 ｔｅｒｐｅｎｅ￣ｎｒｐｓ、ｉｎｄｏｌｅ￣ｎｒｐｓꎮ

图 １　 里氏木霉与黏绿木霉中次生代谢基因分布情况对比分析

Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｅｎｓ

２.２　 ＮＲＰＳ 蛋白的理论等电点

对 ２ 种木霉中全部 ＮＲＰＳ 蛋白的理论等电点进

行对比分析ꎬ结果表明ꎬ数值范围为４.２５~ １０􀆰 ４３ꎬ其
中ꎬ里氏木霉中蛋白 ＩＤ 为 ＸＰ＿００６９６８１０１.１ 的 ＮＰＲＳ
蛋白的理论等电点为 ４􀆰 ２５ꎬ黏绿木霉中蛋白 ＩＤ 为

ＸＰ＿０１３９５４３５８. １ 的 ＮＰＲＳ 蛋白的理论等电点为

１０􀆰 ４３ꎮ 进一步以理论等电点间隔单位为 １􀆰 ００ 进行

整理分析ꎬ发现里氏木霉与黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白

理论等电点多集中在５.０１~ ７􀆰 ００ꎬ其数量分别为 ６０、
１４２ 个ꎬ所占比例分别为 ６８􀆰 ９７％、６６􀆰 ３６％(图 ２)ꎮ
同时ꎬ对属于酸性蛋白质(理论等电点小于 ６􀆰 ０１)的
ＮＲＰＳ 蛋白进行分析ꎬ里氏木霉与黏绿木霉中 ＮＲＰＳ
蛋白数量分别为 ３９、 １１２ 个ꎬ 所占比例分别为

４４􀆰 ８３％、５２􀆰 ３４％ꎻ对属于中性蛋白质(理论等电点

位于６.０１~ ８􀆰 ００)的 ＮＲＰＳ 蛋白进行分析ꎬ里氏木霉

与黏绿木霉中中性 ＮＲＰＳ 蛋白数量分别为 ３６、６６
个ꎬ所占比例分别为 ４１􀆰 ３８％、３０􀆰 ８４％ꎻ对属于碱性

蛋白(理论等电点大于 ８􀆰 ００)的 ＮＲＰＳ 蛋白进行分

析ꎬ里氏木霉与黏绿木霉中碱性 ＮＲＰＳ 蛋白数量分

别为 １２、３６ 个ꎬ所占比例分别为 １３􀆰 ７９％、１６􀆰 ８２％
(图 ２)ꎮ 由此可见ꎬ两种木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白多属于

酸性蛋白质ꎮ

图 ２　 里氏木霉与黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白理论等电点对比分析

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔｓ
ｏｆ ｎｏｎ￣ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ(ＮＲＰＳ) ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ
Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｅｎｓ
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２.３　 ＮＲＰＳ 蛋白的不稳定性系数

对 ２ 种木霉中全部 ＮＲＰＳ 蛋白的不稳定性系数

进行统计分析ꎬ结果表明ꎬ里氏木霉与黏绿木霉中

ＮＲＰＳ 蛋白的不稳定性系数集中在３０.０１~ ５０􀆰 ００ꎬ其
数量分别为 ６５、１６９ 个ꎬ所占比例分别为 ７４􀆰 ７１％、
７８􀆰 ９７％ꎮ 同时ꎬ对 ＮＲＰＳ 蛋白中不稳定性系数小于

４０􀆰 ０１(稳定蛋白质)的分泌蛋白质进行分析ꎬ里氏

木霉与黏绿木霉中稳定 ＮＲＰＳ 蛋白数量分别为 ３５、
９３ 个ꎬ所占比例分别为 ４０􀆰 ２３％、４３􀆰 ４６％ꎻ其次对不

稳定性系数大于 ４０􀆰 ０１(不稳定蛋白质)的分泌蛋白

质进行分析ꎬ里氏木霉与黏绿木霉中不稳定 ＮＲＰＳ
蛋白数量分别为 ５２、 １２１ 个ꎬ 所占比例分别为

５９􀆰 ７７％、５６􀆰 ５４％(图 ３)ꎮ 上述结果表明ꎬ两种木霉

中的 ＮＲＰＳ 蛋白多属于不稳定性蛋白质ꎮ

图 ３　 里氏木霉与黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白不稳定系数对比分析

Ｆｉｇ. ３ 　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｎｏｎ￣ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｓｙｎ￣
ｔｈｅｔａｓｅ(ＮＲＰＳ) ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｉｎ Ｔｒｉ￣
ｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｅｎｓ

２.４　 ＮＲＰＳ 蛋白的亲水性

进一步对 ２ 种木霉中的全部 ＮＲＰＳ 蛋白进行亲

水性分析ꎬ结果表明ꎬＮＲＰＳ 蛋白多属于亲水性蛋白

质(亲水性值小于 ０)ꎬ里氏木霉与黏绿木霉中亲水

性 ＮＲＰＳ 蛋白数量分别为 ６９、１６６ 个ꎬ所占比例分别

为 ７９􀆰 ３１％、７７􀆰 ５７％ꎻ同时ꎬ对疏水性蛋白质(亲水性

值大于 ０)进行统计ꎬ里氏木霉与黏绿木霉中疏水性

ＮＲＰＳ 蛋白数量分别为 １８、４８ 个ꎬ所占比例分别为

２０􀆰 ６９％、２２􀆰 ４３％ꎮ 上述结果表明ꎬ里氏木霉和黏绿

木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白多属于亲水性蛋白质ꎮ
此外ꎬ进一步对全部 ＮＲＰＳ 蛋白亲水性最强氨

基酸残基、疏水性最强氨基酸残基种类进行统计分

析ꎬ结果显示里氏木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白亲水性最强氨

基酸残基有 １８ 种ꎬ缺少 Ｃ(半胱氨酸)、Ｍ(甲硫氨

酸)ꎬ而黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白亲水性最强氨基酸残

基有 １９ 种ꎬ缺少 Ｃꎬ存在较多的亲水性最强氨基酸

残基都为 Ｅ(谷氨酸)、Ｄ(天冬氨酸)、Ｒ(精氨酸)、Ｋ
(赖氨酸)、Ｎ(天冬酰胺)ꎻ里氏木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白疏

水性最强氨基酸残基有 １８ 种ꎬ缺少 Ｅ、Ｙ(酪氨酸)ꎬ
而黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白疏水性最强氨基酸残基有

２０ 种ꎬ存在较多的疏水性最强氨基酸残基都为 Ａ
(丙氨酸)、Ｌ(亮氨酸)、Ｖ(缬氨酸)、Ｇ(甘氨酸)、Ｉ
(异亮氨酸)(图 ４)ꎮ

Ａ: 丙氨酸ꎻＣ: 半胱氨酸ꎻＤ: 天冬氨酸ꎻＥ: 谷氨酸ꎻＦ: 苯丙氨

酸ꎻＧ: 甘氨酸ꎻＨ: 组氨酸ꎻＩ: 异亮氨ꎻＫ: 赖氨酸ꎻＬ: 亮氨酸ꎻＭ:
甲硫氨酸ꎻＮ: 天冬酰胺ꎻＰ: 脯氨酸ꎻＱ: 谷酰胺ꎻＲ: 精氨酸ꎻＳ:
丝氨酸ꎻＴ: 苏氨酸ꎻＶ: 缬氨酸ꎻＷ: 色氨酸ꎻＹ: 酪氨酸ꎮ
图 ４　 里氏木霉与黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白亲水性最强氨基酸残

基和疏水性最强氨基酸残基对比分析

Ｆｉｇ.４ 　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃ ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓ￣
ｉｄｕｅｓ ｉｎ ｎｏｎ￣ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ(ＮＲＰＳ) ｐｒｏ￣
ｔｅｉｎ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｅｎｓ

２.５　 ＮＲＰＳ 蛋白的二级结构组成特征

对里氏木霉与黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白进行二级

结构预测ꎬ结果表明ꎬ２ 种木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白均含有

无规则卷曲、α 螺旋、β 折叠、跨膜螺旋(ＴＭ)等二级

结构ꎬ其中ꎬ里氏木霉 ＮＲＰＳ 蛋白中上述二级结构所

占比例分别是 ２２􀆰 ５９％、４４􀆰 ３６％、１２􀆰 ５５％、９􀆰 ３４％ꎬ
而黏绿木霉 ＮＲＰＳ 蛋白中所占比例分别 ２１􀆰 ７４％、
４４􀆰 １６％、１３􀆰 ２２％、９􀆰 ４５％(图 ５)ꎮ
２.６　 里氏木霉和黏绿木霉 ＮＲＰＳ 蛋白的转运肽预

测

　 　 对里氏木霉和黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白的转运肽

进行预测分析ꎬ以明确 ２ 种木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白的定

位情况和预测可靠性ꎮ 在定位情况中ꎬ里氏木霉
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图 ５　 里氏木霉与黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白二级结构组成对比分

析

Ｆｉｇ.５　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｎｏｎ￣
ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ ( ＮＲＰＳ ) ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ｔｒｉ￣
ｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｅｎｓ

ＮＲＰＳ 蛋白定位在分泌通路、线粒体及其他位置的

数量分别为 １１、８、６７ 个ꎬ尚有 １ 个 ＮＰＲＳ 蛋白未能

实现预测ꎻ而黏绿木霉 ＮＲＰＳ 蛋白定位在分泌通路、
线粒体及其他位置的数量分别为 ３５、１９、１５２ 个ꎬ尚
有 ８ 个 ＮＰＲＳ 蛋白未能实现预测(图 ６)ꎮ

图 ６　 里氏木霉与黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白转运肽对比分析

Ｆｉｇ.６　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｒａｎｓｉｔ ｐｅｐｔｉｄｅｓ ｏｆ ｎｏｎ￣ｒｉｂｏｓｏ￣
ｍａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ (ＮＲＰＳ) ｉｎ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ
ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｅｎｓ

２.７　 ＮＲＰＳ 蛋白中的保守结构域

里氏木霉 ＮＲＰＳ 蛋白中有 ７９ 个具有保守结构

域ꎬ占比为 ９０.８０％ꎻ黏绿木霉 ＮＲＰＳ 蛋白中有 １８４
个具有保守结构域ꎬ占比为 ８５.９８％(图 ７)ꎮ
２.８　 ＮＲＰＳ 蛋白的亚细胞定位

里氏木霉和黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白亚细胞定位

主要集中在线粒体、细胞质膜和细胞质等ꎬ里氏木霉

中在上述细胞器中所占比例分别是 ３３􀆰 ３３％、
１９􀆰 ５４％、１６􀆰 ０９％ꎬ黏绿木霉中在上述细胞器中所占

比例分别是 ２６􀆰 ６４％、２１􀆰 ９６％、１８􀆰 ６９％(图 ８)ꎮ

３　 讨 论

前期对里氏木霉 ＱＭ６ａ 和黏绿木霉 ＧＶ２９￣８ 中

的分泌蛋白质及 ＣＡＺｙｍｅｓ 蛋白开展了预测分析ꎬ研
究结果表明ꎬ前者含有分泌蛋白的数量为 ３５６ 个ꎬ占
全部蛋白质数量的 ３􀆰 ８９％ꎬ而 ＣＡＺｙｍｅｓ 蛋白数量为

２０１ 个ꎬ占全部蛋白质数量的 ２􀆰 ２０％[４ꎬ ２５]ꎻ黏绿木霉

ＧＶ２９￣８ 中分泌蛋白质数量为 ３７７ 个ꎬ占全部蛋白质

数量的 ３􀆰 ０３％ꎬ而 ＣＡＺｙｍｅｓ 蛋白数量为 １８５ 个ꎬ占
全部蛋白质数量的 １􀆰 ４９％[２ꎬ２６]ꎮ 由此可见ꎬ里氏木

霉 ＱＭ６ａ 在分泌蛋白质及 ＣＡＺｙｍｅｓ 蛋白占全部蛋

白质的比例方面均高于黏绿木霉 ＧＶ２９￣８ꎬ然而ꎬ前
者中的 ＮＲＰＳ 数量为 ８７ 个ꎬ占全部蛋白质数量的

０􀆰 ９５％ꎬ而黏绿木霉 ＧＶ２９￣８ 中 ＮＲＰＳ 数量高达 ２１４
个ꎬ占全部蛋白质数量的 １􀆰 ７２％ꎬ前者 ＮＲＰＳ 蛋白所

占比例明显低于后者ꎮ 基于上述研究结果ꎬ根据里

氏木霉 ＱＭ６ａ 作为重要的纤维素降解工业菌株以及

黏绿木霉 ＧＶ２９￣８ 作为重要的生防菌株的判断ꎬ我
们推断ꎬ分泌蛋白质及 ＣＡＺｙｍｅｓ 蛋白在两种木霉中

均对实现其破坏植物细胞壁组织方面发挥着重要作

用ꎬ而 ＮＰＲＳ 则在实现其破坏植物纤维组织方面发

挥着更加重要的作用ꎬｔｅｒｐｅｎｅ￣ｎｒｐｓ 和 ｉｎｄｏｌｅ￣ｎｒｐｓ 在

破坏植物病原真菌的细胞壁组织方面发挥着重要作

用ꎮ 当然ꎬ是否存在着时间、空间方面的差异性ꎬ有
待于进一步通过生物学试验进行验证ꎮ

同时ꎬ本研究通过次生代谢基因预测和注释还

明确了里氏木霉 ＱＭ６ａ 中含有 ３２ 个次生代谢基因

簇ꎬ而黏绿木霉 ＧＶ２９￣８ 中则有 ５９ 个次生代谢基因

簇ꎮ 在这些次生代谢基因簇中不仅编码 ＮＰＲＳ 蛋

白ꎬ还涉及 Ｔ１ＰＫＳ、ｔｅｒｐｅｎｅ￣ｎｒｐｓ、 ｉｎｄｏｌｅ￣ｎｒｐｓ 等蛋白

质ꎮ 上述蛋白质在实现利用植物纤维方面的作用有

待进一步明确ꎬ具有不同功能的木霉与次生代谢基

因簇之间的关系也有待进一步明确ꎮ 然而ꎬ尽管 ２
种木霉在 ＮＰＲＳ 蛋白数量及次生代谢基因簇数量方

面均存在着明显不同ꎬ但是其 ＮＰＲＳ 在理化性质、亚
细胞定位、二级结构等方面存在着较多相同特征ꎮ
基于此ꎬ我们推断ꎬ２ 种木霉中 ＮＰＲＳ 蛋白在功能方

面具有同质性ꎬ而木霉功能的差异性发挥则表现在

其数量上ꎮ
本研究通过 ＳＭＵＲＦ 及 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 预测网站对

里氏木霉 ＱＭ６ａ 和黏绿木霉 ＧＶ２９￣８ 进行了次生代

谢产物基因找寻及 ＮＰＲＳ 的生物信息学分析ꎬ结果
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图 ７　 里氏木霉与黏绿木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白部分保守结构域

Ｆｉｇ.７　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ ｎｏｎ￣ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ(ＮＲＰＳ) ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｅｎｓ

图 ８　 里氏木霉和黏绿木霉 ＮＲＰＳ 蛋白亚细胞定位

Ｆｉｇ.８ 　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｏｎ￣ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｓｙｎ￣
ｔｈｅｔａｓｅ(ＮＲＰＳ) ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ ａｎｄ Ｔｒｉ￣
ｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｅｎｓ

表明ꎬ前者含有 ８７ 个 ＮＲＰＳ 蛋白ꎬ而后者含有 ２１４
个 ＮＲＰＳ 蛋白ꎬ后者所含有的 ＮＰＲＳ 蛋白数量明显

高于前者ꎻ同时ꎬ明确 ２ 种木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白具有以

下共同特征:理论等电点多集中在５􀆰 ０１~ ７􀆰 ００ꎬ不稳

定性系数多集中在３０􀆰 ０１~ ５０􀆰 ００ꎬ高达 ７５％以上的

蛋白质属于亲水性蛋白质ꎬ而二级结构组成特征则

以 α 螺旋为主ꎬ转运肽情况尚未明确ꎬ保守结构域

较多ꎬ亚细胞定位多集中在线粒体等ꎮ 就理化性质

而言ꎬ上述木霉中 ＮＲＰＳ 蛋白的理化性质以酸性、不
稳定性和亲水性为主ꎬ亲水性最强氨基酸主要有 Ｅ、
Ｄ、Ｒ、Ｋ、Ｎ 等ꎬ疏水性最强氨基酸主要有 Ａ、Ｌ、Ｖ、Ｇ、
Ｉ 等ꎮ 同时ꎬ明确里氏木霉 ＮＲＰＳ 蛋白相比于黏绿木

霉亲水性最强氨基酸中缺少 Ｍꎬ而疏水性最强氨基

酸中则缺少 Ｅ、Ｙꎮ 研究结果为进一步开展里氏木霉

ＱＭ６ａ 和黏绿木霉 ＧＶ２９￣８ 中次生代谢产物基因利

用和改造ꎬ以及进一步开展不同木霉之间 ＮＰＲＳ 功

能差异化研究提供了基础ꎮ
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